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 چكيده
اصلاح ارقام برنج از لحاظ در ايران كيفيت برنج عموماً اهميت بيشتري نسبت به عملكرد دارد، بنابراين 

-يابي ژنباشد. در پژوهش حاضر به منظور بررسي ساختار ژنتيكي و مكانكيفيت جايگاه مهمي را دارا مي

لاين اينبرد نوتركيب (نسل هشتم) حاصل از تلاقي  96برنج، از هاي كنترل كننده خصوصيات ظاهري دانه 
 35نشانگر ريزماهواره و  365سپيدرود استفاده شد. براي تشكيل نقشه پيوستگي ابتدا تعداد  ×ارقام عنبربو 

 21نشانگر ريزماهواره و  124در والدين مورد ارزيابي قرار گرفتند. سپس از  AFLPتركيب آغازگري 
نوار چندشكل و واضح توليد كرده بودند براي تعيين ژنوتيپ كل افراد  263كه  AFLPي تركيب آغازگر

مورگان از ژنوم برنج را سانتي 4/1950نشانگر،  387جمعيت استفاده شد. نقشه ژنتيكي حاصل با تعداد كل 
شت براي ه QTL 13اي مركب بر روي صفات كيفي ظاهري برنج، تعداد يابي فاصلهپوشش دادند. مكان

درصد از تغييرات صفات موردنظر را توجيه  15، بيش از QTLصفت شناسايي نمود. از اين تعداد هشت 
، شكل QTL يكو  سه، طول و عرض برنج سفيد، بترتيب QTLدو نمودند. براي وزن تك دانه پخته شده،  

 يكو  سهيب و براي طول و عرض برنج پخته شده بترت QTL سهو  دودانه خام و پخته شده به ترتيب 
QTL رود بتوان با اطمينان يابي مورد استفاده، انتظار ميشناسايي شد. با توجه به پايدار بودن جمعيت مكان

 يابي دقيق استفاده نمود.هاي انتخاب به كمك نشانگر و مكانهاي شناسايي شده در برنامهQTLبيشتري از 
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 مقدمه
در اصلاح ارقام برنج، كيفيت دانه هميشه 
بعد از عملكرد مورد توجه محققان بوده است. در 
ايران كيفيت برنج عموماً اهميت بيشتري نسبت به 

هاي معطر با عملكرد داشته و ذائقه ايراني برنج
دهد. طول دانه بلند و عرض دانه كم را ترجيح مي

، امروزه براي با گسترش علم ژنتيك مولكولي
مانند كيفيت از  اييصفات پيچيده اصلاح

نشانگرهاي مولكولي به عنوان ابزار جديدي براي 
هاي اصلاح نباتات كلاسيك استفاده تكميل روش

يابي و تا باعث افزايش كارايي در مكان شودمي
ها شده و امكان بررسي ارتباط نشانمند كردن ژن
يابي د. در مكانها را فراهم آورژنتيكي بين گونه

هاي كنترل كننده صفات كمي، شناسايي ژن
QTLهاي ژنومي كنترل كننده صفات ها يا جايگاه

كيفيت دانه و صفات مرتبط با كمي از جمله 
نژادگر اين برآورد پارامترهاي ژنتيكي آنها به به

-دهد تا ارزيابي دقيقي از تك تك ژنامكان را مي

هاي ه و روشهاي كنترل كننده اين صفات داشت
صحيحي را در اصلاح اين صفات به كار گيرد 

)Dong, et al., 2004.(    

هاي برنج ايراني مطالعات روي جمعيت
يابي صفات كمي گزارش شده در زمينه مكان

 ,.Sabouri et alو  Sabouri, et al., 2012( است

 هاQTLاولين پژوهش در زمينه شناسايي ). 2013
 ,.Rabiei et alتوسط  در ارقام برنج ايراني،

هاي كنترل كننده QTLانجام شد كه  (2004)
طول، عرض و شكل دانه برنج را در يك جمعيت 

2F  18حاصل از تلاقي ارقام ايراني شناسايي و 
QTL يابي نمود. كنترل كننده اين صفات را مكان

Lee et al., (2000) توانستند QTL هاي كنترل
رض و كننده طول، عرض، نسبت طول به ع

هاي اينبرد نوتركيب مورد ضخامت دانه را در لاين
مطالعه قرار دادند و با استفاده از 

 QTLتوانستند دو SSR و   AFLPنشانگرهاي
 QTL، چهار 8براي عرض دانه روي كروموزوم 
و  8، 7، 3هاي براي ضخامت دانه روي كروموزوم

براي  10و  5هاي روي كروموزوم QTLو دو  11
عرض دانه شناسايي كنند. براي  نسبت طول به

 همچنين ي رديابي نشد.QTLطول دانه هيچ 
Yan et al., (2003)  براي طول دانه يك (qGL-

12) QTL  در حد فاصل نشانگرهايRM270-

RM101  با ميزان توجيه  12روي كروموزوم
-QTL )qGWدرصد، دو  7/16تغيـيرات فنوتيپي 

راي ب 3و  2هاي )، روي كروموزومqGW-3و  2
ترتيب در حد فاصل نشانگرهاي  عرض دانه به

RM154-RM211  وRM257-RM175  با ميزان
درصد از تغييرات فنوتيپي و  6/16و  5/11توجيه 

)، براي qLW-7و  QTL )qLW-6 ،qLW-2سه 
شكل دانه (نسبت طول به عرض دانه) روي 

به ترتيب با ميزان توجيه  7و  6، 2هاي كروموزوم
درصد  3/18و  5/11، 7/12تغييرات فنوتيپي 

 شناسايي نمايند. 
 QTLدو  Li et al., (2004)در پژوهش 

kl3) و(kl10 ترتيب با نشانگرهاي  بهRZ251  و
RZ421 و  3هاي براي طول دانه روي كروموزوم
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براي  RM247با نشانگر  QTL (kw12)، يك 10
 QTLو يك  12عرض دانه روي كروموزوم 

(ke3)  با نشانگرRZ251 طويل شدن بعد از  براي
  (QTL ac6 و دو 3ها روي كروموزوم پخت دانه

براي  RG574و  RG653با نشانگرهاي  ac12) و
تفرق  10و  6هاي روي كروموزوممقدار آميلوز 

 . همزمان نشان دادند

 Zhou et al., (2006)اي در مطالعه
اساس ژنتيكي صفات مرتبط با كيفيت دانه برنج 

دانه برنج را با استفاده از  از جمله اندازه و شكل
و  2Fدر جمعيت  CAPSو  SSRنشانگرهاي 

2F2BC  مورد مطالعه قرار دادند و توانستند يك
-LKژن بزرگ اثر كنترل كننده طول دانه به نام 

4(t) يابي كنند. آنها اين مكان ژني را با را مكان
و  P1-EcoRV ،P2-SacIاستفاده از نشانگرهاي 

P3-MboI و نزديك به  3وم روي كروموز
بين  LK-4(t)كردند.  سانترومر نشانمند

و به ترتيب  P2-SacIو  P1-EcoRVنشانگرهاي 
مورگان از دو سانتي 5/0و  9/0با فاصله ژنتيكي 

 Xiao etدر تحقيقي ديگر يابي شد.نشانگر مكان

al., (2006)  هاي اينبرد با استفاده از جمعيت لاين
 Asominoriنوتركيب حاصل از تلاقي بين 

(japonica)  وIR24 (indica)  در بررسي بر روي
براي  QTL 10مجموعاً ابعاد دانه در دو محيط، 

، 1هاي طول، عرض و شكل دانه روي كروموزوم
 6/36تا  0/7شناسايي كردند كه از  7و  5، 3، 2

 .درصد از تنوع فنوتيپي صفات را توجيه كرد
ستند توان  Amarawathi et al., (2008)همچنين

QTL هاي كنترل كننده طول، عرض و شكل دانه

grl7-1 ،grb7-1 و lbr7-1  در حد فاصل
 grl-2 ،grb7-2و  RM505و  RM11نشانگرهاي 

و  RM505در حد فاصل نشانگرهاي  lbr7-2 و
RM336  قرار داشتند و يكQTL  ديگر براي

و در حد فاصل  1طول دانه روي كروموزوم 
ار داشت. آنها قر RM104و  RM431نشانگرهاي 

عنوان كردند كه نواحي يكساني كنترل طول و 
هاي QTLعرض دانه را بر عهده دارند و احتمالاً 

كنترل كننده شكل دانه يا نسبت طول به عرض 
هاي مؤثر بر اجزاي تشكيل دهنده آن QTLدانه با 

 كند. مطابقت مي
هاي كنترل QTLيابي مكان به منظور

، در با كيفيت دانه صفت زراعي و مرتبط 16كننده 
، از جمعيت Sabouri et al., (2010)پژوهشي 

حاصل از تلاقي  2:3Fخانواده  236متشكل از 
ارقام غريب و سپيدرود استفاده كردند. نقشه 

نشانگر ريزماهواره،  105پيوستگي حاصل از 
مورگان از ژنوم برنج را با فاصله سانتي 7/1440

نشانگر مورگان بين دو سانتي 73/13متوسط 
مجاور پوشش داد. براي صفات ظاهري دانه به 

براي عرض، طول و   QTLترتيب سه، يك و دو 
با وجود اينكه تحقيقات  شكل دانه شناسايي شد.
هاي مرتبط با QTLيابي زيادي در زمينه مكان

كيفيت دانه صورت گرفته است اما تاكنون 
هاي گزارشي با استفاده از جمعيت پايدار لاين

نوتركيب صورت نگرفته است. لذا در  اينبرد
پژوهش حاضر براي نخستين بار از جمعيت 

سپيدرود براي  ×هاي اينبرد نوتركيب عنبربو لاين
هاي مرتبط با ابعاد دانه برنج QTLيابي مكان
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والد عنبربو يكي ارقام بومي و استفاده شده است. 
داراي طول، وزن، و شكل دانه كمتر و عرض دانه 

قم سپيدرود است كه يك رقم اصلاح از ربيشتر 
 باشد. شده مي

 

 مواد و روش ها

 يابيمكانتهيه جمعيت 
هاي به منظور بررسي ساختار ژنتيكي ژن

 96كنترل كننده خصوصيات فيزيكي دانه برنج از 
هاي نوتركيب نسل لاين حاصل از جمعيت لاين

توسعه سپيدرود استفاده شد.  ×ربو بعن ارقامهشتم 
هاي نوتركيب در رگه توليدتهيه  براي جمعيت

مزرعه پژوهشي دانشگاه گنبد كاووس صورت 
 گرفت.  

 

 DNAاستخراج 

 CTABژنومي به روش  DNAاستخراج 
در  (Saghai Maroof et al., 1994)تغيير يافته 

آزمايشگاه ژنتيك دانشگاه گنبد كاووس انجام شد. 
ژل  با كمك استخراج شده DNAو كيفيت  كميت

 . تعيين گرديددرصد آگارز يك 
 

 تهيه نقشه ژنتيكي
براي تهيه نقشه ژنتيكي از نشانگرهاي 

 QTX17  Mapافزارو نرم AFLPريزماهواره و 

Manager )Manly and Olson, 1999 ( استفاده
  2.5افزاريابي صفات به نرمسپس براي مكانشد. 

QTL Cartographer )Basten et al., 1997 (
 منتقل شد.

 

 ريزماهواره نشانگرهاي

از  مورد استفاده ريزماهواره  يآغازگرها
 ,.Chen et alهاي ژنتيكي ارائه شده توسط نقشه

(1997) ،Temnykh et al., (2000)  و
McCouch et al., (2002) .ه ب انتخاب شدند

منظور تشخيص آغازگرهاي چندشكل، ابتدا 
ي DNAاي پليمراز تنها براي واكنش زنجيره
جفت  365براي و سپيدرود)  والديني (عنبربو

آغازگر  136انجام شد. از اين تعداد نشانگر 
در مرحله بعد . چندشكل تشخيص داده شدند

با استفاده از  هاي نوتركيبلاين DNAهاي نمونه
تري كه نواربندي واضحآغازگر چندشكل  124

هاي حاصل به تكثير شدند و فرآوردهداشتند، 
  تروفورز شدند.منظور تعيين ژنوتيپ افراد الك

 

 AFLPنشانگرهاي 

مطابق روش وس و  AFLPروش
 پانصد. شد انجام) Vos et al. , 1995همكاران (

 هاي آنزيم از واحد پنج با ژنومي DNA از نانوگرم

به مدت سه ساعت در  MseIو EcoRI  محدودگر
مورد هضم قرار   يگراددرجه سانت 37 يدما

 MseIو  EcoRI يادامه سازگارسازها درگرفتند. 
و  يگراددرجه سانت 37 يبه مدت دوساعت در دما

به   يگراددرجه سانت 20 يساعت در دما يك
متصل شدند سپس در  يافتهبرش  DNA يانتها

 به قبل مرحله از حاصل هايمرحله بعد نمونه
 EcoRI آغازگرهاي با و شدند رقيق 15:1نسبت 
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 3'انتهاي انتخابي در نوكلئوتيد يك واجد MseIو 
 زير هايتوالي با

MseI آغازگر:   5’-
GATGAGTCCTGAGTAAA-3’  
EcoRI آغازگر:   5’-
GACTGCGTACCAATTCA- 3’ 

. گرفتنـد  قـرار  انتخـابي  پـيش  تكثير مورد
 بار 30 تعداد به مرحله اين در حرارتي هايچرخه

 ثانيـه،  30 مـدت  به سانتيگراد درجه 94 برنامه با و
 درجـه  72 ثانيـه،  30 مدت به سانتيگراد درجه 60

 محصولات سپس. بود ثانيه 60 مدت به سانتيگراد

 رقيق 10:1 نسبت به انتخابي پيش تكثير از حاصل
تركيـب آغـازگري)    35(از  يـب ترك 21 بـا  و شده

 بـر  (علاوه 3' انتهاي در انتخابي نوكلئوتيد 2 داراي
تحــت چرخــه  تكثيــر) پــيش در نوكلئوتيــد يــك
 ييشامل سـه مرحلـه دمـا    Touch down يحرارت

ــف تكث ــرمختل ــراورده ي ــدند.  ف ــايش ــنش ه  واك
 ژل الكتروفـورز  از اسـتفاده  بـا  پليمـراز  ايزنجيره

و  يكشش درصد تفك سازواسرشته آميداكريلپلي
 شدند.  يزينقره رنگ آم يتراتبا روش ن

 

 تعيين فنوتيپ گيري صفات براي اندازه
گيري صفات مربوط به كيفيت براي اندازه
هاي هر بوته جداگانه مي دانهدانه برنج، ابتدا تما

از ساقه  برداشت شد و پس از جداكردن شلتوك
كني شلتوك طي دو مرحله براي و خوشه، پوست

اي و برنج سفيد انجام شد. در اين تهيه برنج قهوه
فرايند طول، عرض و شكل دانه سفيد ثبت شد. 

 10لاين، گيري اين دو صفت از هر  براي اندازه

طور تصادفي   دانه سالم به 10 بوته و از هر بوته
به كمك دستگاه  هاو طول و عرض آنشد انتخاب 

 شد. گيري اندازه مترميلي 1/0بينوكولار با دقت 
همچنين از تقسيم طول برنج به عرض برنج سفيد 

شدن و طويل براي ثبت .شد دانه سفيد ثبت  شكل
ها در يك  دانهشدن دانه پس از پخت ابتدا عريض

ليتر  ميلي 20ريخته شدند و مقدار  لوله آزمايش
كه آب مقطر به آن افزوده شد. پس از نيم ساعت 

ها ها به خوبي خيس خوردند، عمل پخت دانهدانه
 10ها به مدت انجام شد. به اين ترتيب كه لوله

قرار داده شد.  C100°دقيقه در حمام آب گرم 
 5ها از آب خارج شدند و پس از آنگاه نمونه
اري در هواي اطاق بوسيله همان دقيقه نگهد

تقسيم  ها ثبت شد. از دستگاه طول و عرض دانه
طول برنج پخته به طول برنج خام، نسبت افزايش 
طول يا طويل شدن دانه بدست آمد و از تقسيم 
عرض برنج پخته به عرض برنج خام ميزان 

 .عريض شدن دانه محاسبه شد
 

 هاتجزيه داده
و صفات  بعد از ارزيابي صفات زراعي

ها كيفي مورد مطالعه، ابتدا آزمون نرمال بودن داده
(آزمون چولگي و كشيدگي) انجام شد و در 

دار بودن آنها، تبديل داده مناسب صورت معني
انجام شد. پس از اطمينان از نرمال بودن توزيع 

هاي كنترل كننده صفات با QTLها، تمامي داده
 QTL Cartographerافزار استفاده از نرم

(Basten et al., 1997)  شناسايي شدند. همچنين
هاي كنترل كننده QTLنشانگرهاي پيوسته با 
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صفات به همراه اثر ژنتيكي افزايشي و ميزان تبيين 
تغييرات فنوتيپي صفات توسط هر يك از 

QTL .هاي كنترل كننده صفات برآورد شدند
اي يابي فاصلهمكان QTLهاي آماري تجزيه روش

كه واجد بالاترين مقدار  اي. نقطهمركب بود

LOD  بود به عنوان ناحيه با بيشترين احتمال
 LOD=5/2شناسايي شد و از آستانه  QTLوجود 

ها استفاده شد. سپس جايگاه QTLبراي شناسايي 
نسبت به نشانگرهاي طرفين برحسب  QTLدقيق 
مورگان تعيين شد.سانتي

  
 AFLPدر تجزيه تركيبات آغازگري استفاده شده  -1جدول 

Table 1: Primer combinations used for AFLP analysis 

  

EcoRI  آغازگرهاي 
EcoRI Primers   

MseI آغازگرهاي 
MseI Primers 

 نام
Name 

DNA توالي 
DNA Sequence 

 نام
Name 

DNA توالي 
DNA Sequence 

E060            GACTGCGTACCAATTCAAG M140     GATGAGTCCTGAGTAAAAC 
E070 GACTGCGTACCAATTCAAT M150 GATGAGTCCTGAGTAAAGA 
E080 GACTGCGTACCAATTCACG M160 GATGAGTCCTGAGTAAAGT 
E090 GACTGCGTACCAATTCACT   
E100 GACTGCGTACCAATTCAGT   
E110 GACTGCGTACCAATTCATC     
E120 GACTGCGTACCAATTCATT     

 
 

 نتايج و بحث
هاي ني ارزشتوزيع فراوا 1 شكل

فنوتيپي صفات مرتبط با كيفيت مورد مطالعه در 
را بصورت نمودار هاي خالص نوتركيب لاين

ستوني (هيستوگرام) همراه با منحني نرمال و 
طور كه دهند. همانهاي والديني نشان ميارزش

شود، توزيع فنوتيپي صفات به صورت مشاهده مي

ورد نيز ميانگين صفات م 2جدول  .پيوسته است
هاي نوتركيب جمعيت بررسي در والدين و لاين

دهد. همانگونه كه سپيدرود را نشان مي ×عنبربو 
هاي اينبرد شود، ميانگين لاينمشاهده مي

نوتركيب براي تمامي صفات در حد واسط 
 ميانگين والدين قرار دارند.
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سپيدرود و موقعيت والدين روي  ×مورد بررسي در جمعيت عنبربو نمودار ستوني صفات -1شكل 

 آنها. 
Figure 1- Histogram of studied traits in Anbarbu×Spidroud population and parent 

situation 
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 اتهمبستگي بين صف

اگرچه مقادير ضريب همبستگي بين 
دار صفات بسيار بالا نبود، اما تعدادي از آنها معني

. اين تجزيه نشان داد )3(جدول  آورد شدندبر
همبستگي بين وزن دانه با طول دانه، وزن دانه 

پس از پخت، طول دانه پس از پخت و طويل 
دار داشت. شدن دانه رابطه مثبت و معني

همبستگي بين طول دانه با كليه صفات به جز 
عرض دانه مثبت بود. همبستگي بين طويل شدن 

جز عرض دانه مثبت بود. دانه با كليه صفات به
 

 
 سپيدرود ×هاي نوتركيب جمعيت عنبربو ميانگين صفات مورد بررسي در والدين و لاين  -2جدول 

Table 2: Mean of measured traits for parent and recombinant inbreed lines of Anbarbu 
× Sepidroud population 

والدين    Parent بنوتركي هاي اينبردلاين 
recombinant inbreed lines 

 
 عنبربو

Anbarbu 

 سپيدرود

Sepidroud 
 

وزن دانه    Grain weight 2.2 2.9 2.2 

طول دانه   Grain lenght  6.1 7.5 6.8 

 Grain width 2.4 1.6 2.1 عرض دانه 

 Grain shape 2.5 4.7 3.3 شكل دانه 

 Cooked grain weight 5.4 5.9 4.4 وزن دانه پس از پخت

 Cooked grain lenght 11.4 11.2 11.3 طول دانه  پس از پخت

Cooked grain width 4.6 2.9 4.9 پس از پخت عرض دانه 

 Cooked grain shape 3.2 4.3 4.2 شكل دانه پس از پخت 

 

 نقشه ژنتيكي
 263به منظور تهيه نقشه پيوستگي، از 

چندشكل كه  SSRنشانگر  124و  AFLPنشانگر 
بندي كاملاً واضح داشته و از لحاظ آماري با نوار

تفرق مندلي مطابقت داشتند، استفاده شد. 
نشانگرها به دوازده گروه پيوستگي معادل با 
دوازده كروموزوم برنج منتسب شدند. در كل 

مورگان از سانتي 4/1950نقشه پيوستگي حاصل، 
ژنوم برنج را پوشش داد و فاصله بين نشانگرها به 

مورگان بدست آمد سانتي 04/5ط طور متوس
كه ميانگين فاصله بين دو ). از آنجايي2(شكل 

اي مورگان (حد آستانهسانتي 20نشانگر كمتر از 
 ,Lander & Botesteinكه لندر و بوتستين (

) پيشنهاد نمودند، بود از اين نقشه براي 1989



 1394و همكاران،  صبوري

٧٥ 
 

استفاده شد. براي تهيه نقشه  QTLيابي مكان
 Map Managerه از نرم افزار ژنتيكي با استفاد

)Manly & Olson, 1999 ترتيب نشانگرهاي ،(
SSR هاي موجود در برنج (با نقشهChen et 

al.,1997; Temnykh et al., 2000; McCouch 
et al., 2002 .مطابقت داشت ( 

 

 QTLتجزيه 
در مورد صفات  QTLنتايج تجزيه 

 13كيفيت فيزيكي دانه منجر به شناسايي مجموعاً 
QTL 2شكل همچنين و  4كه در جدول  شد 

روي  QTL سهبراي طول دانه . آورده شده است
) شناسايي شد. QTL(دو  2 و 1هاي كروموزوم
هاي والد هاي رديابي شده آللQTLدر همه 

 سهعنبربو باعث كاهش طول دانه شدند. 
QTL تشخيص داده شده در مجموع توانستند

ه طول دانه را درصد تغييرات مربوط ب 40بيش از 
براي صفت عرض دانه تنها يك توجيه نمايند. 

QTL 10/10شناسايي شد كه  1 روي كروموزوم 
درصد از تغييرات فنوتيپي اين صفت را توجيه 

-RM312در حد فاصل نشانگر  QTLكرد. اين 

EO60M1401 هاي والد عنبربو اللو  قرار داشت
 باعث افزايش عرض دانه شد. 

روي  QTL دودانه براي شكل همچنين 
شناسايي شد. در اين  10و  2هاي كروموزوم

 2روي كروموزوم  QTLتجزيه مشخص شد كه 
درصد توانست درصد بالايي از  14/25با حدود 

تغييرات شكل دانه را توجيه نمايد و به عنوان يك 
QTL  دوبزرگ اثر عمل كند. در مجموع QTL 

نه درصد تغييرات شكل دا 35رديابي شده بيش از 
هاي رديابي شده QTLرا توجيه نمودند. در كليه 

جهت آلل از والد سپيدرود به طرف افزايش شكل 
دانه بود. با توجه به نقش شكل دانه در 

بزرگ اثر مذكور را  QTLتوان دو مي ،بازارپسندي
هاي انتخاب به كمك به عنوان نشانگر در برنامه

 نشانگر مورد توجه قرار داد. 
دانه پخته شده نيز دو براي صفت وزن 

QTL هايبه نامqGWC-3   وqGWC-6  روي
شناسايي شد كه در مجموع  6و  3هاي كروموزوم

درصد از تغييرات فنوتيپي اين صفت را  80/33
هاي والد الل  QTLهر دو  توجيه كردند. در

عنبربو باعث افزايش وزن دانه پس از پخت 
تنها شدند. براي صفت عرض دانه پس از پخت 

در شناسايي شد كه  2 روي كروموزوم QTL يك
درصد از تغييرات فنوتيپي اين  30بيش از  مجموع

در رديابي شده  QTL اينصفت را توجيه كردند. 
تأثير  RM6733-E100M1607حد فاصل نشانگر 

هاي والد در طويل شدن دانه داشت. اللمثبتي 
رديابي شده باعث افزايش  QTL اين عنبربو در

براي طول دانه پس از  انه شد. طويل شدن د
 6و  2، 1هاي روي كروموزومQTLسه  ،پخت

هاي رديابي شده به QTLشناسايي شد. در همه 
هاي والد آلل 1موجود روي كروموزوم  QTLجز 

عنبربو باعث كاهش طول دانه پس از پخت 
در مجموع توانستند  مذكور QTLگرديد. سه 

دانه  درصد تغييرات مربوط به طول 35بيش از 
 پس از پخت را توجيه نمايند. 
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 ضرايب همبستگي بين صفات مربوط به كيفيت دانه در برنج  -3جدول 
Table 3- Correlation coefficients among quality trait in rice 

 
وزن 
دانه  
Grain 
weight 

طول 
دانه 
Grain 
lenght 

عرض دانه 
Grain width 

شكل 
دانه 
Grain 
shape 

پس وزن دانه 
از پخت 

Cooked grain 
weight 

طول دانه  
پس از 
 پخت 

Cooked 
grain 
lenght 

عرض دانه 
پس از 
پخت 
Cooked 

grain 
width 

شكل دانه 
پس از 
پخت 
Cooked 

grain 
shape 

        Grain weight 1وزن دانه  
       Grain lenght 0.273* 1طول دانه 

      Grain width 0.011 0.181- 1عرض دانه 
     Grain shape 0.030 0.821** 0.381**- 1شكل دانه 

 Cooked grainوزن دانه پس از پخت 

weight 
0.712** 0.210 0.108 0.073 1    

 Cooked grain طول دانه  پس از پخت 

lenght 
0.310** 0.635** 0.267*- 0.278* 0.198 1   

 Cooked grainعرض دانه پس از پخت 

width 
0.417** 0.586** 0.141- 0.322** 0.271* 0.487** 1  

 Cooked grainشكل دانه پس از پخت 

shape 
0.040 0.471** 0.124- 0.389** 0.171 0.438** 0.501** 1 

 
 

 QTL سهپس از پخت براي شكل دانه 
شناسايي شد. در  7و  6،  1هاي روي كروموزوم

روي  QTLاين تجزيه مشخص شد كه 
درصد  43/34با حدود   6و  1 هايكروموزوم

پس درصد بالايي از تغييرات شكل دانه  ندتوانست
 هايQTLد و به عنوان نرا توجيه نماياز پخت 

هاي رديابي  QTLد. در كليه نبزرگ اثر عمل كن
شده جهت آلل از والد سپيدرود به طرف افزايش 

 بود.  پس از پخت شكل دانه 
براي طول، عرض و شكل دانه در 

عنوان هاي متعددي بهختلف مكانهاي مپژوهش
هاي مهم در كنترل اين صفات معرفي جايگاه

روي طول و عرض دانه در  QTLشدند. تجزيه 
نشان داد كه طول و  Tan et al., (2000)مطالعه 

بزرگ اثر  QTLعرض دانه هر يك به وسيله يك 
 شوند.كوچك اثر كنترل مي QTLو يك يا دو 

 Lee et al., (2000) دو ،QTL  براي عرض دانه
براي شكل دانه  QTLو دو  8روي كروموزوم 
در شناسايي كردند.  10و  5هاي روي كروموزوم

بر روي كروموزوم  QTLپژوهش حاضر نيز يك 
 كه توسط  در پژوهشي شناسايي شد. يك

Yan et al., (2003) انجام شد، qGL-12  را در
بر روي RM270-RM101  حد فاصل نشانگرهاي

 qGW-3و  qGW-2براي طول دانه،  12كروموزم 
-RM154ترتيب در حد فاصل نشانگرهاي به

RM211  وRM257-RM175  براي عرض دانه و
، روي qLW-7و  QTL ،qLW-2، qLW-6سه 

در اين شناسايي نمودند.  7و  6، 2هاي كروموزوم
 2بر روي كروموزوم  QTLپژوهش نيز دو 

ي رديابي شد كه با توجه به جايگاه نشانگرها
 QTLها بايد در مجاورت با QTLاحاطه كننده 

 باشد. Yan et al., (2003)شناسايي شده توسط 
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با استفاده از  Rabiei et al., (2004) در پژوهشي
حاصل از تلاقي ارقام ايراني گرده و  2Fجمعيت 

براي  QTLپنج ، SSRنشانگر  88دم سفيد و 
براي عرض دانه و شش  QTLطول دانه، هفت 

QTL شكل دانه گزارش نمودند. همچنين،  براي
 QTLبراي هر يك از اين صفات، حداقل دو 

-درصد از تغييرات فنوتيپي را توجيه  15بيش از 

روي  QTLكردند. در پژوهش آنها دو 
ترتيب در حد فاصل به 7و  5هاي كروموزوم

-RM481و  RM437-RM289نشانگرهاي 

RM125  شناسايي شد كه كنترل هر سه صفت را
دست عهده داشتند. آنها با توجه به نتايج بهبر 

آمده اذعان داشتند كه اين صفات همبسته به 
شوند و هاي ژني يكساني كنترل ميوسيله مكان

ها قرار دارند و در نقاط مشابه روي كروموزوم
ها باعث به QTLاثرات پليوتروپي و يا پيوستگي 

دار در بين هاي معنيوجود آمدن همبستگي
است. نتايج بررسي آنها از لحاظ  صفات شده

صفات ظاهري دانه با پژوهش حاضر همخواني 
تواند ناشي از عوامل نداشت كه ميچنداني 

يابي، مكان متعددي مانند متفاوت بودن جمعيت
 Liوالدين مورد استفاده و غيره باشد. در مطالعه 

et al., (2004)  با استفاده از جمعيت تلاقي
اي حاصل از تلاقي گونه برگشتي پيشرفته بين

 .L.) (Oو IRGC103544  (O. glaberrima)بين

sativa V20A ، دوQTL kl3) و(kl10 ترتيب به
براي طول دانه  RZ421و  RZ251با نشانگرهاي 

 QTL (kw12)، يك 10و  3هاي روي كروموزوم
براي عرض دانه روي  RM247با نشانگر 

با نشانگر  QTL (ke3)و يك  12كروموزوم 
RZ251 ها براي طويل شدن بعد از پخت دانه

 تفرق همزمان نشان دادند. 3روي كروموزوم 
ها در اين بررسي شناسايي QTLكدام از اين هيچ

 Govindaraj et al., (2005) در پژوهشي نشدند.
 2Fبا استفاده از يك جمعيت در حال تفرق 

حاصل از تلاقي يك رقم با كيفيت بالا 
)Basmati370 (و  م با كيفيت پايينو يك رق

هاي اصلي كنترل ASD16( ،QTLكرد بالا (لعم
كننده عرض دانه خام و عرض دانه پخته شده را 
با استفاده از تجزيه تفرق توده و روش آماري تك 

شناسايي  12و  6هاي نشانگري روي كروموزوم
و  RM225نمودند كه به ترتيب با نشانگرهاي 

RM247 ضر هيچ در بررسي حا .پيوسته بودند
براي كنترل صفات  12اي در كروموزوم منطقه

اهري دانه و وزن دانه شناسايي مرتبط با كيفيت ظ
نشد و دليل آن احتمالا به متفاوت بودن و تعداد 
نشانگرهاي مورد استفاده و همچنين نوع جمعيت 

 ,.Fotokian et al اي. در مطالعهمتفاوت باشد

ن براي طول دانه خام بي QTLيك  (2006)
 1روي كروموزوم  RM23و  RM243نشانگرهاي 

شناسايي كردند. درصد  41با توجيه فنوتيپي 
همين ناحيه در پژوهش حاضر در كنترل طول 
برنج سفيد مهم تشخيص داده شد لذا با توجه به 

-مينقش قابل توجه آن در چند زمينه ژنتيكي، 

يابي دقيق و هاي مربوط به مكاندر پژوهش تواند
زي بر اساس نقشه، مورد توجه محققين ساهمسانه

براي طول دانه پخته شده  همچنين آنهاقرار گيرد. 
پليوتروپيك  QTLو نسبت طويل شدن دانه، يك 
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اظهار  آنها .شناسايي كردند 9روي كروموزوم 
دار بين طول دانه داشتند وجود همبستگي معني

تواند پخته شده و نسبت طويل شدن دانه مي
مشترك اين صفات  QTLيوتروپي ناشي از اثر پل
را از نظر اصلاحي با ارزش  QTLباشد و اين 

تواند در انتقال ژن يا در هرمي عنوان كردند كه مي
ها براي اصلاح كيفيت دانه مورد استفاده كردن ژن

ها در اين QTLدر عين حال اين قرار گيرد. 
 .Sabouri et alهمچنين مطالعه شناسايي نشدند. 

بر روي  QTLعرض دانه يك براي  (2010)
-RM273حدفاصل نشانگرهاي در  4كروموزوم 

RM5473 با  شناسايي كردند كهQTL  شناسايي
مطابقت  Fotokian et al., (2006)شده توسط 
 ,.Fotokian et al در مطالعه  .كامل نداشت

نيز براي شكل دانه خام روي  QTLيك  (2006)
نوتيپي درصد تغييرات ف 16با توجيه  4كروموزوم 

 در پژوهشي شناسايي كردند.
Xiao et al., (2006) با استفاده از جمعيت لاين-

هاي اينبرد نوتركيب حاصل از تلاقي بين 
Asominori (japonica)  وIR24 (indica)  در

 QTL 10مجموعاً دو محيط بر روي ابعاد دانه 
-براي طول، عرض و شكل دانه روي كروموزوم

ايي كردند. براي طول شناس 7و  5، 3، 2، 1هاي 
در  qGL-5-1و  QTL )qGL-1 ،qGL-3دانه پنج 

در  qGL-7و  qGL-3 ،qGL-5-2محيط اول و 
-qGW( QTLمحيط دوم)، براي عرض دانه سه 

2، qGW-3  وqGW-5  در محيط اول وqGW-2 
در محيط دوم) و براي شكل دانه دو  qGW-5و 

QTL )qLWR-3  وqLWR-5  مشترك در هر دو

هايي را كه در هر QTLسايي شد. آنها محيط) شنا
هاي پايدار QTLعنوان دو محيط رديابي شدند به

هاي شناسايي شده روي QTLمعرفي كردند و 
براي طول و عرض دانه را مطابق با  3كروموزوم 

QTL هاي گزارش شده توسطHuang et al., 

هاي QTLها با QTLدانستند. اما اين  (1997)
ش همخواني نداشتند. شناسايي شده در اين پژوه

يابي صفات فيزيكي بررسي ديگري در زمينه مكان
 Zhang et al., (2007)كيفيت دانه برنج مربوط به 

هاي صفات QTLيابي به منظور مكاناست كه 
كيفيت تبديل مرتبط با كيفيت ظاهري دانه و 

لاين  231 نشانگر ريزماهواره و 160 برنج، از
 ارقاملاقي حاصل از تانتروگرسيون تصادفي 

Teqing  به عنوان والد تكراري وLemont  به
 10در كل   عنوان والد بخشنده استفاده نمودند.

ناحيه ژنومي بعنوان نواحي مؤثر در اين صفات 
بزرگ  QTLشناسايي شدند كه مهمترين آنها يك 
و در حد  7اثر براي شكل دانه روي كروموزوم 

بود كه با  RM505-RM118فاصل نشانگرهاي 
QTL  گزارش شده توسطRedona & Mackill 

و در اين بررسي نيز در مطابقت داشت  (1998)
شناسايي شده بر روي كروموزوم  QTLمجاورت 

 QTLتواند به عنوان يك نيز مي QTLاين  بود. 7
رديابي شده در چند زمينه ژنتيكي بسيار با ارزش 

 اي در مطالعههمچنين  باشد.

Zhang et al., (2007) شناسايي ن دادند نشا
QTLهاي متعدد هاي مشترك در جمعيت

 بودهنشاندهنده پايين بودن خطاي نوع اول آزمون 
هاي ها را براي استفاده در برنامهQTLو اين 



 1394و همكاران،  صبوري

٧٩ 
 

بعدي گزينش به كمك نشانگر بسيار با ارزش 
هاي QTLدانستند. همچنين در بررسي آنها 

شناسايي شده براي صفات مربوط به شكل دانه با 
QTL هاي مربوط به كيفيت تبديل همپوشاني

كه همبستگي بالايي بين بالايي داشت و از آنجايي
اين صفات مشاهده شد، آنها دليل اين امر را 

ها و يا پيوستگي آنها عنوان QTLپليوتروپي 
با  Rahman et al., (2007) در پژوهشي نمودند.

حاصل از تلاقي يك  2:3F استفاده از يك جمعيت
(مشتق از  IR71033وگرسيون به نام لاين انتر

اي ) و رقم كرهOryza minutaگونه وحشي 
)japonica (Junambyeo  پنجQTL  براي طول

براي  QTL)، دو gl9 وgl3 ،gl5 ،gl6 ، gl7دانه (
براي  QTL) و سه gw5و  gw2عرض دانه (
ترتيب در ) بهglw5و  glw2 ،glw3شكل دانه (
د توجيه درص 3/34و  5/24، 42مجموع با 

تغييرات فنوتيپي شناسايي كردند. از اين تعداد، 
ترتيب در به glw5و  QTL gw5 ،glw3سه 

 S5041و  S5033 ،S3076مجاورت نشانگرهاي 
 Wan et( هاي پيشين گزارش شده بوددر بررسي

al., 2005; Ge et al., 2005; Zhou et al., 
 با وجود اين، نتايج آنها با بررسي). 2006

Huang et al., (1997) ،Zhang et al., (2007)  و
 ,.Wan et alبررسي حاضر همخواني نداشت. 

لاين از يك جمعيت  231با استفاده از  (2005)
هاي اينبرد نوتركيب حاصل از تلاقي ارقام لاين

(japonica) Suweon365 و (japonica) 
Chucheongbyeo دو ،QTL  براي طول دانه

براي  QTLسه  ،12و  8هاي روي كروموزوم
و سه  12و  7، 4هاي عرض دانه روي كروموزوم

QTL و  7، 4هاي براي شكل دانه روي كروموزوم
شناسايي شده روي  QTLشناسايي كردند كه  12

شناسايي شده در اين  QTLبا تقريباً  7كروموزوم 
 Amarawathiهمچنين پژوهش مطابقت داشت. 

et al., (2008) هاي نبا استفاده از جمعيت لاي
 Pusa1121اينبرد نوتركيب حاصل از تلاقي ارقام 

را مؤثرترين  7، نواحي از كروموزوم Pusa1342و 
منطقه كنترل كننده طول، عرض و شكل دانه 

از مجموع  QTLكه شش عنوان كردند، به طوري
شناسايي شده براي اين سه صفت  QTLهفت 

روي اين كروموزوم و در فواصل نشانگري مشابه 
هاي كنترل كننده QTLاشت. در مطالعه آنها قرار د

، grl7-1طول، عرض و شكل دانه برنج شامل 
grb7-1 و lbr7-1  در حد فاصل نشانگرهاي
RM11  وRM505  وgrl7-2 ،grb7-2 و lbr7-2 

 RM336و  RM505در حد فاصل نشانگرهاي 
كه تقريباً با ناحيه شناسايي شده بر قرار داشتند 

كل دانه، در اين بررسي براي ش 7روي كروموزوم 
 Redona & Mackillو چند پژوهش ديگر  

1998; Kwon et al., 2008; Zhang et al., 
 QTLيك ) همخواني داشت. همچنين (2007

و در حد  1ديگر براي طول دانه روي كروموزوم 
قرار  RM104و  RM431فاصل نشانگرهاي 

داشت. بايد خاطر نشان كرد كه مطالعات مختلف 
تفاوتي در كنار نواحي مشترك شناسايي نواحي م

 Lee et دارند كردند كه كنترل اين صفات را عهده

al., 2000; Yan et al., 2003; Rabiei et al., 
2004; Fotokian et al., 2006; Kwon et al., 

). در پژوهش حاضر نواحي ژنومي (2008
را مذكور صفات همه يكساني كه كنترل مشترك 

  .شناسايي نشددار باشند عهده
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-هاي مختلف مكانبررسي نتايج پژوهش

يابي صفات فيزيكي كيفيت دانه با استفاده از 
دهد ها و شرايط مختلف نشان ميجمعيت

QTL هاي كنترل كننده اين صفات تقريباً روي
اند بنابراين، هاي برنج توزيع شدههمه كروموزوم

تعدادي از نتايج حاصل با هم مطابقت دارند و 
د زيادي از آنها با هم همخواني ندارنداز تعدا

دلايل عدم مطابقت نتايج پژوهش حاضر با نتايج 
توان به تعداد و نوع نشانگرهاي ساير محققين مي

مورد بررسي، نوع جمعيت، تعداد افراد مورد 
استفاده در جمعيت، نوع والدين مورد استفاده و 
شرايط محيطي اشاره كرد. همچنين نوع تلاقي و 

كه جمعيت مورد بررسي حاصل از تلاقي ارقام اين
اينديكا با اينديكا، ژاپونيكا با ژاپونيكا و يا اينديكا 
 با ژاپونيكا باشد روي نتايج تاثيرگذار خواهد بود. 

يابي مورد با توجه به اينكه جمعيت مكان
هاي استفاده در اين پژوهش، جمعيت پايدار لاين

ايج حاصل با بود لذا از نتF 8اينبرد نوتركيب 
هاي اصلاحي توان در برنامهاطمينان بيشتر مي

بعدي بهره برد. از سوي ديگر با در نظر گرفتن 
هاي مختلف و مقايسه آنها با نتايج نتايج پژوهش

حاصل از جمعيت مورد استفاده در بررسي حاضر 
توان دريافت نواحي از ژنوم برنج به ويژه مي

كه به طور  7و كروموزوم  1بخشي از كروموزوم 
مشترك در چندين زمينه ژنتيكي متفاوت نقش 
قابل توجهي در كنترل ژنتيكي صفات مرتبط با 

توانند براي كيفيت ظاهري دانه برنج داشتند مي
يابي هاي انتخاب به كمك نشانگر، مكانبرنامه

سازي بر اساس نقشه مدنظر قرار دقيق و همسانه
گيرند.
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 نقشه پيوستگي. -2شكل 

Figure 2- Genetic map. 
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هاي اينبرد نوتركيب هاي شناسايي شده براي كيفيت دانه در جمعيت لاينQTLمجموع  -4جدول 

ها با مخفف نام صفت و شماره كروموزوم نامگذاري a:QTL سپيدرود. × حاصل از تلاقي عنبربو 

: dگردد. توجيه مي QTLات فنوتيپي صفت كه توسط : درصدي از كل تغييرc: اثر افزايشي، bشدند. 

 باشند.بترتيب نشاندهنده عنبربو و سپيدرود مي SPDو  ANBجهت اثرات فنوتيپي 
Table 4: Total identified QTL for grain quality in recombinant inbred lines derived 
from cross between Anbarbu and Spidroud. a: QTLs are named by abbreviations plus 
chromosomal number. b: additive effect, c: percentage of total phenotypic variance 
explained by the QTL, d: direction of phenotypic effect, ANB and SPD indicate 
Anbarbu and Spidroud, respectively. 

 

 QTL صفت

 كروموزوم
Chrom

oso
m

e 

گرهاي احاطه كنندهنشان  

Flanked markers 

 موقعيت
Position 

 نقطه اوج
Peak point 

 اثر افزايشي
Addative 

effect 

 درصد توجيه

Explain 
percentage 

 جهت

Direction 

Traits QTLa Chr. Flanking markers Position Peak LR Ab PEVc Dped 

 طول دانه سفيد

Grain  head rice lenght 

qRHL-1 1 EO90M1407-RM312 182.31 18.9 -1.715 13.25 ANB 
qRHL-2a 2 EO60M1601-RM324 184.65 12.23 -1.345 16.88 ANB 
qRHL-2b 2 RM262-E0601502 240.35 15.74 -1.014 17.01 ANB 

 سفيد عرض دانه
 Grain  head rice width 

qRHW-1 1 RM312-EO60M1401 197.18 12.27 0.958 11.32 ANB 

دانه شكل  Grain shape 
qRGSH-2 2 E110M16010-

EO80M15013 83.85 13.01 18.178 24.15 SPD 

qRGSH-10 10 EO60M1607-
E100M1403 42.86 15.89 13.624 12.38 SPD 

 وزن تك دانه پس از پخت
Cooked grain weight 

qWGC-3 3 RM7576-RM3441 8.23 16.45 7.714 17.65 ANB 
qWGC-6 6 RM276-E120M1603 1.25 25.26 4.213 15.99 ANB 

 پس از پخت طول برنج
Cooked grain lenght 

qRHLC-1 1 E090M1608-RM543 39.31 19.16 3.471 17.36 SPD 
qRHLC-2 2 RM427-E100M1402 44.23 15.23 -1.323 12.65 ANB 
qRHLC-6 6 RM7434-RM5371 19.22 19.08 -2.374 8.91 ANB 

 تپس از پخ برنج عرض
Cooked grain width 

qRHWC-2a 2 RM6733-E100M1607 535.12 15.17 1.421 10.08 ANB 

 شكل دانه پس از پخت
Cooked grain shape 

qRGSHC-1 1 RM226-E110M1501 58.12 15.35 19.107 19.37 SPD 

qRGSHC-6 6 RM5088-
E090M15011 11.41 23.71 11.197 17.34 SPD 

qRGSHC-7 7 RM420-RM5720 17.17 14.61 9.217 7.08 SPD 
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Generally in Iran rice quality has more importance relative to yield. Therefore, 

breeding of rice cultivars for quality has priority. In the present study, in order to investigate 
genetic structure and QTL mapping of physical properties of rice grain were used 96 
recombinant inbred lines (F8) of derived from Anbarbu × Sepidroud cross. To construct of 
linkage map, was performed parental survey using 365 microsatellite markers and 35 AFLP 
primer combinations. Then, 124 microsatellite markers and 21 AFLP primer combinations 
produced 263 clear and polymorph bands were used to determine genotype of whole 
population. The constructed genetic map using 387 markers covered 1950.4 cM of rice 
genome. Combined interval mapping on rice quality traits identified 13 QTLs for eight traits 
of  which eight QTLs explained more than 15 percent of phenotype variance of given 
characteristics. There were two QTLs for grain weight and cooked grain weight. For grain 
length and width three and one QTLs were found, respectively. We found two and three QTLs 
for grain shape and cooked grain shap and three and one QTLs for cooked grain length and 
width, respectively. Considering of the stability of the mapping population it is expected that 
identified QTLs may be used with more confidence in marker assisted selection and fine 
mapping. 
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